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I ユビキチン-プロテアソーム経路反応機構の解明  

X-ray structural analysis of the ubiquitin proteasome pathway 

  

水島恒裕・西尾和也  

Mizushima, T., Nishio, K.  

  

ユビキチンによる翻訳後修飾は、特異的タンパク質分解・DNA 修復・転写・免疫応

答等を調節するシグナル伝達経路の制御において中核的な役割を担っている。本経路に

おいて不要タンパク質を認識しユビキチンを付加するユビキチンリガーゼはヒトでは

約 600 種類存在し、状況に応じ適切なシグナル伝達の役割を担う。また、ユビキチン化

修飾されたタンパク質は分子量 250 万、 66 サブユニットからなる超分子複合体タンパ

ク質 26S プロテアソームにより特異的に分解される。これら高度なシステムで機能す

るタンパク質群の立体構造を決定することによりその反応機構の解明を目指す。  

  

  

Ⅱ  病原菌エフェクタータンパク質の構造解析による 

感染機構の解明 

Structural analysis of bacterial effector proteins to reveal the 

pathogenic mechanism  

  

水島恒裕・西尾和也  

Mizushima, T., Nishio, K.  

  

病原細菌は感染に際しエフェクターと呼ばれるタンパク質を宿主細胞に分泌し、宿

主の持つ防御機構を妨げることにより感染を拡大する。その際、病原細菌エフェクター

は宿主の炎症応答・細胞接着・オートファジー等を制御するタンパク質に作用し防御応

答を阻害する。病原細菌エフェクターと宿主内標的タンパク質の複合体構造を、構造生

物学的手法を用いて解析することにより感染機構の理解を目指す。  
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